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In the first experiment of Deoxyribonucleic Acid (DNA) computation, 
Adleman has solved a seven nodes Hamiltonian Path Problem (HPP) by applying 
some biotechnology techniques such as hybridization and polymerase chain reaction 
(PCR). In that experiment, graduated PCR has been used to visualize the 
Hamiltonian path. In other research work, a novel readout method tailored 
specifically to the HPP in DNA computing was proposed, which employs a hybrid in 
vitro-in silico approach. In the in vitro phase, TaqMan-based real-time PCR reactions 
are performed in parallel, to investigate the ordering of pairs of nodes in the 
Hamiltonian path, in terms of relative distance from the DNA sequence encoding the 
known start node. The resulting relative orderings are then processed in silico, which 
efficiently returns the complete Hamiltonian path. However, this method used 
manual classification to distinguish the two different reactions of real-time PCR. In 
this thesis, clustering techniques are implemented during the in silico phase. 
Clustering is crucial to identify automatically two different reactions produced by 
real-time PCR. K-means, Fuzzy C-means (FCM), and Alternative Fuzzy C-means 
(AFCM) clustering algorithms are implemented to differentiate the output of real-
time PCR. Results show that K-means and FCM clustering algorithms are capable to 
classify the two different reactions of real-time PCR. In addition, it has been shown 
that AFCM clustering algorithm is better than FCM and K-means in term of handling 
outliers in the real-time PCR output data. Application of clustering techniques have 












Dalam eksperimen pertama pengkomputeran Asid Deoksiribonukleik (DNA), 
Adleman telah menyelesaikan Masalah Laluan Hamiltonian (HPP) tujuh nod dengan 
mengaplikasikan beberapa teknik bioteknologi seperti penghibridan dan tindak balas 
rantai polimerase (PCR). Dalam eksperimen tersebut, kaedah PCR berperingkat telah 
digunakan untuk mengimbas laluan Hamiltonian. Dalam penyelidikan lain, kaedah 
terbaru baca-keluar yang disesuaikan secara spesifik untuk HPP dalam DNA 
computing dibincangkan, yang menggunakan pendekatan hybrid in vitro-in silico. 
Dalam fasa in vitro, tindak balas PCR masa nyata berdasarkan TaqMan dijalankan 
secara serentak, untuk mencari turutan pasangan nodan dalam HPP, dengan 
mengambilkira jarak, secara relatif, dari jujukan DNA yang mengekod nodan 
permulaan yang telah diketahui. Hasil dari turutan secara relatif diproses secara in 
silico, yang mana menghasilkan HPP yang lengkap dengan cekap. Bagaimanapun, 
kaedah baca-keluar tersebut menggunakan klasifikasi manual untuk membezakan 
dua tindak balas berbeza PCR masa nyata. Dalam thesis ini, teknik pengerumunan 
dijalankan semasa fasa in silico. Pengerumunan sangat penting dalam mengenal pasti 
secara automatik dua tindak balas berbeza yang dihasilkan oleh PCR masa nyata. K-
min, C-min Kabur (FCM), dan C-min Kabur Alternatif (AFCM) dijalankan untuk 
membezakan keluaran PCR masa nyata. Hasil menunjukkan algoritma 
pengerumunan K-min dan FCM mampu mengklasifikan dua tindak balas berbeza 
PCR masa nyata. Hasil lain pula menunjukkan algoritma pengerumunan AFCM 
adalah lebih baik berbanding FCM dan K-min dari segi pengendalian nilai tersisih 
yang wujud dalam data PCR masa nyata. Aplikasi teknik pengerumunan telah 
memperbaiki pemprosesan maklumat in silico bagi kaedah baca-keluar. 
